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«Οι σύγχρονες τεχνικές βιο-ανάλυσης στην υγεία, τη 








Η πρόδος στην αλληλούχιση και στις υπολογιστικές τεχνολογίες, κατέστησαν τις 
αλληλουχίες του DNA ως την κύρια πηγή νέων πληροφοριών για την κατανόηση των 
εξελικτικών και γενετικών σχέσεων. Τα ίχνη της συγκριτικής ανάλυσης νουκλεοτιδικών 
αλληλουχιών είναι πλέον εμφανή σε όλους σχεδόν τους τομείς των βιολογικών επιστημών, 
από την αναπτυξιακή βιολογία έως την επιδημιολογία (Tibayrenc, 2005). Ωστόσο, δύο 
κλάδοι της βιολογίας ανέπτυξαν τα εργαλεία και τις εφαρμογές που χρησιμοποιούνται για 
την αξιολόγηση των βιολογικών σχέσεων με αλληλουχίες DNA: η μοριακή φυλογένεση και η 
πληθυσμιακή γενετική. Οι δύο αυτοί τομείς επικεντρώνονται σε διαφορετικά επίπεδα 
οργάνωσης. Οι μελέτες της μοριακής φυλογένεσης συνήθως ασχολούνται με τις εξελικτικές 
σχέσεις μεταξύ βαθύτερων κλάδων, ενώ αυτές της πληθυσμιακής γενετικής στοχεύουν στις 
διαφορές εντός και μεταξύ των πληθυσμών σε ένα είδος. Συγκριτικά, το DNA barcoding 
καταλαμβάνει μια ενδιάμεση θέση, εφόσον επιδιώκει μια πλήρη κάλυψη των ειδών, αλλά 
εστιάζει περισσότερο στην οριοθέτηση τους αντί στις μεταξύ τους σχέσεις (Εικόνα 1). 
Το DNA barcoding βασίζεται στην παραδοχή ότι μια μικρή τυποποιημένη ακολουθία 
μπορεί να διακρίνει τα άτομα ενός είδους διότι η γενετική ποικιλότητα μεταξύ των ειδών 
ξεπερνά την ποικιλότητα εντός των ειδών  (Hebert et al. 2003). Διάφορες έρευνες έχουν 
πλέον διαπιστώσει την αποτελεσματικότητα αυτής της προσέγγισης σε αρκετές μεγάλες 
ομάδες ζώων, όπως τα πτηνά (Hebert et al. 2004), τα ψάρια (Ward et al. 2005), τα βοοειδή 
(Meyer & Paulay 2005), τις αράχνες (Barrett & Hebert 2005), και αρκετές σειρές 
λεπιδόπτερων (Hebert et al. 2004, Hajibabaei et al. 2006, Janzen et al. 2005). Επιπλέον, 
συστήματα DNA barcoding δημιουργούνται τώρα και για άλλες ομάδες οργανισμών, στις 
οποίες συμπεριλαμβάνονται τα φυτά  (Kress et al. 2005), τα μακροφύκη (Sauders 2005), οι 
μύκητες (Summerbel 2005), τα πρώτιστα (Scicluna et al. 2006) και τα βακτήρια (Sogin et al. 
2006). Οι σειρές των δεδομένων barcoding DNA ουσιαστικά αποτελούνται από σύντομες 
αλληλουχίες DNA από πολλά άτομα από ένα μεγάλο αριθμό ειδών (συνήθως πέντε έως 







Εικόνα 1. Τα DNA barcodes βρίσκονται στην γκρίζα ζώνη μεταξύ της φυλογενετικής και της 
γενετικής πληθυσμών. Το διάγραμμα αυτό απεικονίζει τη θέση των δεδομένων του DNA 
barcode σε σχέση με αυτά της πληθυσμιακής γενετικής και της φυλογένεσης. Κάθε μικρό 
τετράγωνο αντιπροσωπεύει ένα άτομο. Διαφορετικά χρώματα χρησιμοποιήθηκαν για την 
αναπαράσταση διαφορετικών ειδών και η ενδοειδική ποικιλότητα αναπαριστάται με 
διαφορετικές αποχρώσεις.  
 
 




Εικόνα 2. Τα κύρια συστατικά του προγράμματος Barcode of Life  και η συμβολή τους στην 
ταξινομία, ανασύσταση μοριακών φυλογενέσεων και ερευνών γενετικής πληθυσμών. Το 
διάγραμμα αυτό δείχνει το πώς οι βιβλιοθήκες του DNA barcoding μπορούν να 
υποστηρίξουν τη συμβατική ροή εργασίας στην ταξινομική με τη μαζική ταυτοποίηση 
άγνώστων δειγμάτων και με τη βοήθεια στο να εντοπιστούν και να μελετηθούν περαιτέρω 
νέα ή κρυπτικά είδη.  Οι αλληλουχίες Barcode και τα παράπλευρα δεδομένα για κάθε 
δείγμα είναι προσβάσιμα μέσω των βάσεων δεδομένων του διαδικτύου (π.χ. BOLD: 
http://www.barcodinglife.org). Αυτή η πληροφορία μπορεί να είναι χρήσιμη και σε άλλο 
πλαίσιο, όπως η φυλογένεση (πρόγραμμα του Δέντρου της Ζωής). Επιπλέον, 
αρχειοθετημένα δείγματα DNA και ιστών που συλλέχθηκαν για τα προγράμματα barcoding 
παρέχουν μια εξαιρετική πηγή πληροφοριών για άλλες ερευνητικά προγράμματα.  Οι 
εικόνες των πεταλούδων προέρχονται από τη βάση δεδομένων των Daniel Janzen και 





Μεθοδολογία του DNA barcoding 
Η ταυτοποίηση των ειδών μέσω του barcoding συνήθως επιτυγχάνεται με την ανάκτηση 
μιας μικρής ακολουθίας DNA –του «Barcode»- από ένα τυποποιημένο μέρος του 
γονιδιώματος (δηλαδή μια περιοχή ενός συγκεκριμένου γονιδίου) από το δείγμα υπό 
μελέτη. Η αλληλουχία barcode από κάθε άγνωστο δείγμα συγκρίνεται στη συνέχεια με μια 
βιβλιοθήκη αναφοράς η οποία αποτελείται από αλληλουχίες του barcode, που προέρχονται 
από άτομα γνωστής ταυτότητας (Εικόνα 2). Ένα δείγμα προσδιορίζεται και ταυτοποιείται 
εάν η αλληλουχία του αντιστοιχεί πλήρως ή συγγενεύει μοριακά στενά με μια από αυτές 
της βιβλιοθήκης barcode. Σε περίπτωση που αλληλουχία δεν ταιριάζει με καμία, μπορεί να 
καταχωρηθεί ως μια νέα αλληλουχία barcode για ένα δεδομένο είδος (δηλ. ένας νέος 
απλότυπος ή γεωγραφική παραλλαγή), ή μπορεί να υποδηλώσει την ύπαρξη ενός νέου 
είδους (Βλ. παρακάτω). Διάφορες περιοχές γονιδίων χρησιμοποιήθηκαν σε επίπεδο 
βιοσυστηματικής για την ταυτοποίηση των ειδών (Πίνακας 1). Ωστόσο, το DNA barcoding 
κατέληξε στην υιοθέτηση ενός «παγκόσμιου προτύπου», που αντιστοιχεί σε ένα τμήμα 650 
βάσεων από το τέλος 5’ του μιτοχονδριακού γονιδίου της κυτοχρωμικής οξειδάσης Ι (COI, 
cox1) (Hebert et al. 2003) και υποδείχθηκε ως η περιοχή barcode για τα ζώα. Αυτό το 
μέγεθος επιλέχτηκε έτσι ώστε μια αξιόπιστη ανάγνωση της αλληλουχίας να μπορεί να 
επιτευχθεί με ένα μόνο «διάβασμα» στις συμβατικές συσκευές αλληλούχισης. Παρόλα 
αυτά. και μικρότερα τμήματα COI έχουν επίσης αποδειχθεί ότι είναι αποτελεσματικά για 
την ταυτοποίηση δειγμάτων με αλλοιωμένο DNA, όταν η αλληλουχία 650-βάσεων δεν είναι 
εύκολο να αποκτηθεί (Hajibabaei et al. 2006). Επιπλέον, η αποτελεσματικότητα και η 
ακρίβεια των πληροφοριών σε μια τυποποιημένη, υψηλής παραγωγής barcoding ανάλυση 
έχουν εκτενώς αξιολογηθεί (Hajibabaei et al. 2005). 
Κατά καιρούς έχουν προταθεί και διάφοροι άλλοι γονιδιακοί τόποι θα μπορούσαν 
επίσης εναλλακτικά να χρησιμεύσουν ως βάση για την ταυτοποίηση των ειδών. Για 
παράδειγμα, το 18S rDNA έχει χρησιμοποιηθεί για τον εντοπισμό των νηματωδών του 
εδάφους και άλλων μικροοργανισμών στο πλαίσιο μιας προσέγγισης που είναι γνωστή 
(Blaxter 2004) ως «ταξινομία DNA». Η προσέγγιση αυτή διαφέρει από το DNA barcoding 






Πίνακας 1. Διαδεδομένοι μοριακοί δείκτες σε επίπεδο ειδών  
 
Γονίδιοα Γενωμική Τοποθεσία Αριθμός Αλληλουχιών 
  Ζώα Φυτά Πρώτιστα Fungi 
COI-barcodeβ Mitochondria 195 777 520 1931 410 
16S-rDNA Mitochondria 41 381 221 2059 285 
cytb Mitochondria 88 324 165 1920 1084 
ITS1-rDNA Nucleus 12 175 57 693 68 839 56 675 
ITS2-rDNA Nucleus 13 923 58 065 67 332 56 349 
18S-rDNA Nucleus 21 063 17 121 32 290 33 327 
rbcL Plastid ΔΦγ 30 663 37 328 ΔΦ 
 
αΣυντομογραφίες Γονιδίων: COI, κυτοχρωμική οξειδάση c I; cytb, κυτόχρωμα b; ITS, internal 
transcribed spacer; rbcL, μεγάλη υπομονάδα της ριβουλόζης. 
βCOI-barcode τα στατιστικά συλλέχθηκαν από το σύστημα Barcode of Life Data 
(http://www.barcodinglife.org). Τα  στατιστικά για τα άλλα γονίδια συλλέχθηκαν από τη 
βάση GenBank. 
γΔΕ, δεν εφαρμόζεται. 
 
αναγνωρίζονται μέσω της ανάλυσης των αλληλουχιών, με συμβατικά είδη. Ως εκ τούτου, 
είναι πιο χρήσιμη για ομάδες οργανισμών, για τους οποίους υπάρχει έλλειψη λεπτομερούς 
ταξινομικού συστήματος. Εναλλακτικοί δείκτες έχουν επίσης χρησιμοποιηθεί όταν 
αξιόπιστες αλληλουχίες COI δεν μπορούν να παραχθούν ή όταν αυτές φαίνονται να 
αποκλίνουν εντός των ειδών (Vences et al. 2005) ή ως περαιτέρω μοριακά στοιχεία για την 
αποκάλυψη ενός κρυπτικού είδους (Smith et al. 2006). Επιπλέον, σε ορισμένες ομάδες 
όπως τα φυτά, το COI (και τα μιτοχονδριακά γονιδιώματα, γενικότερα) δεν εξελίσσονται 
αρκετά γρήγορα για να προσφέρουν επαρκή και αξιόπιστη ανάλυση σε επίπεδο 
διαχωρισμού των ειδών και επομένως εναλλακτικοί δείκτες είναι απαραίτητοι (Kress et al. 
2005, Rubinoff et al. 2006). Αρκετές μελέτες έχουν καταδείξει την αποτελεσματικότητα του 
DNA barcoding σε διαφορετικές ομάδες των ζώων [(Hebert et al. 2003, 2004, Ward et al. 
2005, Hebert et al. 2004, Hajibabaei et al. 2006, Smith et al. 2006, Hebert et al. 2003). Οι 
6 
 
έρευνες αυτές έχουν δείξει ότι > 95% των ειδών διαθέτουν μοναδικές COI αλληλουχίες 
barcode. Έτσι ταυτοποιήσεις σε επίπεδο ειδών επιτυγχάνονται τακτικά. Οι πρώτες μελέτες 
barcode δέχτηκαν επικριτικά σχόλια, κυρίως λόγω του περιορισμένου ταξινομικού και 
γεωγραφικού τους εύρους (Moritz & Cicero 2004). Ωστόσο, πιο πρόσφατες μελέτες έχουν 
ασχοληθεί με τη στόχευση ομάδων πλούσιων σε είδη (δηλαδή εκείνων που περιέχουν 
πολλά στενά συγγενικά είδη) σε τροπικά περιβάλλοντα (Hajibabaei et al. 2006 [8]), και με 
ολοκληρωμένες αναλύσεις όλων των ειδών σε μια δεδομένη ταξινομική ομάδα (Meyer & 
Paulay 2005 [5]). Το σύστημα  barcoding ενισχύθηκε περαιτέρω από τη σύσταση της 
Κοινοπραξίας για το Barcode of Life (CBOL, http://barcoding.si.edu) - μια διεθνούς 
σύμπραξης των ερευνητικών οργανισμών που στηρίζουν την ανάπτυξη του DNA barcoding 
ως διεθνούς προτύπου για την αναγνώριση ειδών (Marshall 2005) - και από την ανάπτυξη 
του Barcode of Life Data Systems (http://www.barcodinglife.org) - ενός παγκόσμιου online 
σύστηματος διαχείρισης δεδομένων για το σύστημα  DNA barcoding (Ratnasingham & 
Hebert 2007). 
Ο σχεδιασμός του Barcoding περιλαμβάνει συνήθως τη συλλογή δειγμάτων μιας 
δεδομένης ταξινομικής ομάδας (που προσδιορίζεται από τις συμβατικές  ταξινομικές 
μεθόδους, όπως η μορφολογία, βλ. παρακάτω), καταλογογράφηση τους μαζί με τα συναφή 
δεδομένα, όπως φωτογραφίες και πληροφορίες τοποθεσίας, καθώς και δημιουργία μιας 
βιβλιοθήκης barcode (Hajibabaei et al. 2005). Η ανάλυση των στοιχείων του DNA barcoding 
πραγματοποιείται συνήθως με μεθόδους ομαδοποίησης, που βασίζονται στις γενετικές 
αποστάσεις όπως η μέθοδος Neighbor-Joining (NJ) (Saitou & Nei 1987), καθώς και από την 
αξιολόγηση των γενετικών αποστάσεων εντός και μεταξύ ειδών (π.χ. Hajibabaei et al. 2006). 
Πιο πολύπλοκες μεθοδολογίες για την ανάλυση των δεδομένων είναι υπό ανάπτυξη, 
συμπεριλαμβανομένων των στατιστικών ελέγχων για την καταχώρηση των ειδών (Nielsen & 
Matz 2006, Abdo & Golding 2007), που βασίζονται σε μεθόδους ομαδοποίησης χαρακτήρων 
(DeSalle et al. 2005). 
 
DNA barcoding και ταξινόμηση 
Αν και ο ρόλος του στην ταυτοποίηση δειγμάτων σε επίπεδο ειδών αποτελεί σημαντική 
βοήθεια στον τομέα της ταξινομικής (Εικόνα 2), το barcoding δεν μπορεί να αντικαταστήσει 
τη συνολική ταξινομική ανάλυση. Για παράδειγμα, όταν ένα άγνωστο δείγμα δεν έχει μια 
στενή αντιστοιχία με τα υπάρχοντα αρχεία στη βιβλιοθήκη barcode, η αλληλουχία barcode 
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δεν νομιμοποιεί τον χαρακτηρισμό του άγνωστου δείγματος ως ένα νέο είδος. Αντιθέτως, 
παρόμοια δείγματα αποτελούν στόχο για μια περαιτέρω διεξοδική ταξινομική ανάλυση. 
Όταν αντιμετωπίζεται στο πλαίσιο της παραδοσιακής ταξινομικής ανάλυσης - η οποία 
συνήθως είναι πολύ πιο αργή από το barcoding - αυτή η υπόδειξη των άγνωστων δειγμάτων 
προς διερεύνηση  ενισχύει σημαντικά την προσπάθεια ανακάλυψης νέων ειδών (Hajibabaei 
et al. 2006). Σε ελάχιστα μελετημένες ταξινομικές ομάδες, το DNA barcoding μπορεί να 
προηγηθεί των συμβατικών ταξινομικών αναλύσεων, προκειμένου να ομαδοποιήσει 
ταχύτατα δείγματα σε γενετικά διαφορετικές ομάδες. Για παράδειγμα, οι Smith et al. 2005 
χρησιμοποίησαν το DNA barcoding για την ταχεία αξιολόγηση της βιοποικιλότητας των 
μυρμηγκιών στη Μαδαγασκάρη και η μέθοδος αυτή τώρα αποτελεί ένα στοιχείο ρουτίνας 
για μια μεγάλης κλίμακας απογραφή της βιοποικιλότητας στους οργανισμούς αυτούς. 
Το DNA barcoding έχει χρησιμοποιηθεί επίσης σε καλά μελετημένες ομάδες, όπως τα 
Λεπιδόπτερα (Janzen et al. 2005). Για παράδειγμα, το barcoding χρησιμοποιείται σήμερα 
συστηματικά για την κατανόηση της βιοποικιλότητας της πανίδας της κάμπιας στη 
βορειοδυτική Κόστα Ρίκα. Το έργο αυτό, το οποίο ξεκίνησε εδώ και 25 χρόνια από τους 
Janzen, Hallwachs και τους συνεργάτες τους (Janzen et al. 2005, Janzen 2004, Janzen 2003), 
έχει, κατά τη διάρκεια των τριών τελευταίων ετών, χρησιμοποιήσει το barcoding, ώστε να 
δημιουργηθεί μια βιβλιοθήκη αλληλουχιών αναφοράς για περισσότερα από 25.000 
δείγματα που αντιπροσωπεύουν >2000 είδη σκώρων και πεταλούδων και των παρασίτων 
τους (Hebert et al. 2004, Hajibabaei et al. 2006, Janzen et al. 2005, Smith et al. 2006). Αυτή η 
βιβλιοθήκη χρησιμοποιείται τώρα για να επιταχυνθεί η διαλογή και η ταυτοποίηση των 
δειγμάτων σε συνεργασία με την παραδοσιακή ταξινομική. 
Αν και η αποστολή της ταυτοποίησης και της καταγραφής νέων ειδών επιτυγχάνεται εν 
τέλει μέσω μιας ολοκληρωμένης ταξινομικής ανάλυσης, τα DNA barcodes μπορούν να 
διευκολύνουν σημαντικά τη διαδικασία αυτή. Η συμβατική ταξινομική ανάλυση, η οποία 
συνήθως απαιτεί τη συλλογή μορφολογικών και οικολογικών δεδομένων, μπορεί να 
ποικίλει για διαφορετικές ταξινομικές ομάδες (δηλαδή η ταξινομική ταυτοποίηση των 
πτηνών και των ψαριών απαιτούν διαφορετικές μεθόδους και δεξιότητες), ενώ η ανάλυση 
barcode μπορεί να προσαρμοστεί σε έναν περισσότερο ή λιγότερο τυποποιημένο τρόπο σε 





DNA barcoding και μοριακή φυλογένεση 
Η μοριακή ροή εργασίας στη φυλογένεση 
Η ενσωμάτωση των πληροφοριών των αλληλουχιών κατά τις δύο τελευταίες δεκαετίες έχει 
φέρει την επανάσταση στη φυλογενετική (Pagel 1999) και ένας αυξανόμενος αριθμός 
μελετών ευρείας κλίμακας βρίσκονται σε εξέλιξη για την επίλυση διαφόρων προβλημάτων 
σε επιμέρους κλάδους του Δέντρου της Ζωής (http://tolweb.org). Μια τυπική μοριακή 
φυλογενετική μελέτη περιλαμβάνει μια πρωταρχική απόφαση σε σχέση με την ομάδα-
στόχο για ανάλυση (π.χ. οικογένεια), τη συγκέντρωση των αντιπροσωπευτικών ταξινομικών 
ομάδων, την απόκτηση των πληροφοριών από τις αλληλουχίες, καθώς και την κατασκευή 
των φυλογενετικών δένδρων με τη χρήση βέλτιστων κριτηρίων, όπως της Μέγιστης 
Πιθανοφάνειας, της Μέγιστης Φειδωλότητας, ή την Μπεϋσιανή ανάλυση. Αν και οι 
λεπτομέρειες αυτών των  διαδικασιών έχουν συζητηθεί εκτενώς (Felsenstein 2004), είναι 
σημαντικό να τονιστεί ότι για να επιτευχθεί η βέλτιστη ανάκτηση ενός φυλογενετικού 
δέντρου με τη μέγιστη δυνατή ακρίβεια, η προσοχή πρέπει να εστιαστεί στην επιλογή τόσο 
των γονιδιακών τόπων όσο και των αντιπροσωπευτικών ειδών. Μέχρι πρόσφατα, η επιλογή 
του γονιδίου περιοριζόταν σε μεγάλο βαθμό από την ευκολία αλληλούχισης και στις 
«παγκόσμιες» αλληλουχίες στόχους, που ήταν εύκολο να ανακτηθούν, όπως τα 
ριβοσωματικά γονίδια. Ωστόσο, οι πρόσφατες τεχνολογικές εξελίξεις επιτρέπουν την 
εφαρμογή ευρύτερων στρατηγικών. Έτσι, οι πλέον πρόσφατες φυλογενετικές αναλύσεις 
χρησιμοποιούν πληροφορίες αλληλουχιών από πολλαπλούς γονιδιακούς τόπους (που 
καλύπτουν διάφορες και αρκετά εκτεταμένες περιοχές του γονιδιώματος), οι οποίοι συχνά 
προέρχονται από διαφορετικά κυτταρικά διαμερίσματα (δηλ. πυρήνα, μιτοχόνδρια και 
χλωροπλάστες), προκειμένου να ενισχυθεί η ανάλυση στα διαφορετικά ταξινομικά επίπεδα 
(Hajibabaei 2006) και να αποφευχθούν τα προβλήματα που εισάγονται από τη χρήση μόνο 
συγκεκριμένων γονιδίων (Foster & Hickey 1999). Ωστόσο, η πρόοδος στην αλληλούχιση 
ολόκληρων γονιδιωμάτων έχει δώσει τεράστια ώθηση στην εξαγωγή φυλογενετικών 
συμπερασμάτων. 
Μια άλλη σημαντική παράμετρος, η δειγματοληψία των ταξινομικών μονάδων, τυγχάνει 
μάλλον λιγότερης προσοχής από την επιλογή των τόπων. Είναι γενικά παραδεκτό ότι η 
αύξηση του αριθμού των ταξινομικών κατηγοριών βοηθά στην αποκατάσταση της σωστής 
φυλογένεσης, μειώνοντας τα μήκη των κλάδων και την ομοπλασία δύο παράγοντες που 
μπορούν να παράγουν παραπλανητικές φυλογενέσεις (Huelsenbeck 1995, Kolaczkowski & 
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Thornton 2004). Στην πραγματικότητα, ορισμένοι υποστηρίζουν ότι η προσθήκη επιπλέον 
ταξινομικών ομάδων είναι πιο πολύτιμη από την προσθήκη περισσότερων γονιδίων για τη 
βελτίωση μιας φυλογένεσης (Zwickl & Hillis 2002, Pollock et al. 2002). Αν και αναμφίβολα η 
προσθήκη περισσότερων ειδών είναι χρήσιμη, είναι επίσης σημαντικό η επιλογή αυτών των 
ταξινομικών ομάδων να γίνει με προσοχή, δεδομένου ότι οι υπολογιστικές παράμετροι 
μπορούν να περιορίσουν τον αριθμό των ταξινομικών ομάδων που μπορούν να αναλυθούν. 
Λόγω αυτού, οι ερευνητές χρησιμοποιούν απλουστευμένες μεθόδους ανάλυσης όταν 
πρόκειται για φυλογενέσεις με μεγάλο αριθμό ταξινομικών ομάδων (δηλ. εκατοντάδες 
είδη). Έτσι, η εξέταση πολλών ατόμων από ένα μόνο είδος, ή η ανάλυση μεγάλων συνόλων 
στενά συγγενικών ειδών δεν αποτελεί συνηθισμένο φαινόμενο.  
 
Από τα barcodes στις φυλογενέσεις 
Αν και οι barcode βιβλιοθήκες έχουν ομοιότητες με τα μοριακά φυλογενετικά δεδομένα 
(και τα δύο είναι πληροφορίες αλληλουχιών από σύνολα ειδών), τα DNA barcodes συνήθως 
δεν έχουν επαρκές φυλογενετικό σήμα για την επίλυση και την ανάδειξη των εξελικτικών 
σχέσεων, κυρίως σε βαθύτερα επίπεδα (Hajibabaei et al. 2006). Παρόλο που οι αλληλουχίες 
barcode αναλύονται κυρίως με τη χρήση φυλογενετικών δέντρων, των οποίων η κατασκευή 
βασίζεται σε μεθόδους όπως η Neighbor-Joining, τα δέντρα που βασίζονται στα barcodes 
δεν θα πρέπει να ερμηνεύονται ως φυλογενετικά δέντρα (Hajibabaei et al. 2006). Εντούτοις, 
οι μελέτες του DNA barcoding μπορούν να βοηθήσουν την κατασκευή των φυλογενετικών 
σχέσεων, βοηθώντας στην επιλογή των ταξινομικών ομάδων (Εικόνες 1, 2). Επειδή τα DNA 
barcodes χρησιμοποιούνται τόσο για τον εντοπισμό των ειδών όσο και στο να επιστήσουν 
την προσοχή σε αγνοημένα και νέα είδη, μπορούν να βοηθήσουν στον εντοπισμό 
υποψηφίων πρότυπων ταξινομικών ομάδων για μεγάλου εύρους φυλογενετικές μελέτες 
(Εικόνα 1). Η σύμπραξη του Barcode of Life δημιουργεί ένα τέλειο περιβάλλον ταξινομικής 
δειγματοληψίας για τη διεξαγωγή φυλογενετικών μελετών για διάφορους κλάδους του 
Δέντρου της Ζωής (Εικόνα 2) και, όπως προαναφέρθηκε, τέτοιες δειγματοληψίες έχουν 
αποδειχθεί ότι είναι ένας βασικός παράγοντας για την κατασκευή μιας ακριβούς 
φυλογένεσης (Zwickl & Hillis 2002, Pollock et al. 2002). Κατά συνέπεια, φυλογενέσεις που 
αρχικά στηρίζονται σε βιβλιοθήκες barcode, ως προς μια δεδομένη ταξινομική ομάδα, είναι 
λιγότερο πιθανό να επηρεάζονται από ανεπαρκή ταξινομική δειγματοληψία. Επιπλέον, το 
barcoding ενισχύει την επισήμανση και επακόλουθη αντικατάσταση των ταξινομικών 
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κατηγοριών με ειδικά χαρακτηριστικά - όπως τα εξαιρετικά αυξημένα ποσοστά εξέλιξης ή 
ανακόλουθες νουκλεοτιδικές συνθέσεις (Felsenstein 2004) - που μπορούν να 
δημιουργήσουν προβλήματα στην ακριβή κατασκευή των φυλογενετικών δέντρων. 
 
DNA barcoding και πληθυσμιακή γενετική 
Η ροή εργασίας στην πληθυσμιακή γενετική 
Οι παραδοσιακές αναλυτικές προσεγγίσεις, όπως οι πολυμορφισμοί των  αλλοενζύμων ή τα 
πρότυπα των ενζύμων περιορισμού, έχουν πλέον σε μεγάλο βαθμό αντικατασταθεί από τις 
αναλύσεις που βασίζονται στις αλληλουχίες. Εντούτοις, η επιλογή του κατάλληλου 
συστήματος δεικτών για μια μελέτη πληθυσμιακής γενετικής απαιτεί προσεκτική εξέταση 
διαφόρων θεμάτων όπως το πόσο ευαίσθητος είναι ο μοριακός δείκτης για το ερώτημα που 
τίθεται, καθώς και πρακτικά ζητήματα για την απόκτηση των πληροφοριών (π.χ. η ευκολία 
ενίσχυσης με PCR). Επειδή οι δείκτες του μιτοχονδριακού DNA είναι απλοειδείς με μητρική 
κυρίως κληρονόμηση, χρησιμοποιούνται συχνά στις αναλύσεις και έχουν συνεισφέρει 
σημαντικά σε μελέτες σε επίπεδο πληθυσμού (Avise 2004). Εντούτοις, οι πολυγονιδιακές 
αναλύσεις είναι περισσότερο αξιόπιστες, διότι είναι λιγότερο ευαίσθητες σε συγκεκριμένες 
γονιδιακές γενεαλογίες που μπορεί να μην αντανακλούν σωστά την ιστορία του πληθυσμού 
(Rosenberg & Nordborg 2002). Πιο πρόσφατα, με τη διαθεσιμότητα των τεχνολογιών 
αλληλούχησης υψηλής παραγωγικότητας, μέθοδοι ανάλυσης υψηλής πιστότητας, όπως οι 
πολυμορφισμοί μοναδικού νουκλεοτιδίου (SNP), έδωσαν μια νέα διάσταση στις μελέτες σε 
επίπεδο πληθυσμού (Brumfield et al. 2003). Η ευρείας κλίμακας αναλύσεις των εν λόγω 
δεικτών που βασίζονται σε αλληλουχίες βρίσκονται σε εξέλιξη στο πλαίσιο μελετών όπως η 
HapMap (http://www.hapmap.org), που αποσκοπεί στο να προσδιορίσει τη γενετική 
παραλλακτικότητα που συνδέεται με ανθρώπινες ασθένειες (International HapMap 
Consortium 2005 [45]). 
Αν και ένας μεγάλος αριθμός γενετικών δεικτών έχει χρησιμοποιηθεί για τη μελέτη της 
δομής των πληθυσμών, ο αριθμός των ειδών που έχει μελετηθεί είναι πολύ λιγότερος. 
Τυπικές πληθυσμιακές γενετικές μελέτες εξετάζουν τη διακύμανση των πληθυσμών ενός 
είδους, και αυτό το είδος των αναλύσεων έχουν εφαρμοστεί με επιτυχία σε γεωγραφικές 
μελέτες των πληθυσμών και για τη διερεύνηση θεμάτων όπως η μετανάστευση και η 
γενετική παρέκκλιση. Ωστόσο, λίγες ταξινομικές ομάδες έχουν μελετηθεί εκτενώς βάσει 
αλληλουχιών του DNA. Για παράδειγμα, από μια αναζήτηση στη βάση δεδομένων GenBank 
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προκύπτει ότι για τον άνθρωπο, το χιμπατζή και μερικούς άλλους οργανισμούς μοντέλα 
όπως το ποντίκι και η Drosophila melanogaster έχουν κατατεθεί περισσότερες από το ήμισυ 
του συνόλου των αλληλουχιών με βάση τις μελέτες γενετικής πληθυσμών. 
 
Από τα barcodes στην ανάλυση του πληθυσμού 
Αν και η τυπική πληροφορία των αλληλουχιών που συγκεντρώνεται από τη μέθοδο DNA 
barcoding δεν επαρκεί για την πλήρη απάντηση των ερωτημάτων σε επίπεδο πληθυσμού 
(Moritz & Cicero 2004, Bazin et al. 2006), μπορεί να αποτελέσει μια γρήγορη και έγκαιρη 
πηγή άντλησης πληροφοριών ως προς τη διαμόρφωση της γονιδιωματικής ποικιλομορφίας 
εντός του είδους. Επειδή το barcoding στοχεύει τυπικά σε ένα μεγάλο αριθμό ειδών, μπορεί 
να αποτελέσει ισχυρό εργαλείο για τη διευκόλυνση της συγκριτικής μελέτης της γενετικής 
ποικιλομορφίας στα διάφορα είδη ή τα οικολογικά ενδιαιτήματα (Εικόνα 2). Διάφορα 
μοντέλα πληθυσμιακής γενετικής, όπως είναι τα μοντέλα που βασίζονται στη σύμφυση, 
έχουν προταθεί για την καταχώρηση των ατόμων σε είδη στην ανάλυση του DNA barcode 
(Nielsen & Matz 2006, Abdo & Golding 2007). Θα ήταν ενδιαφέρον να διερευνηθεί 
περαιτέρω η χρησιμότητα των δεδομένων barcode (και της επίδρασης του μεγέθους του 
δείγματος), στη μελέτη της γενετικής ποικιλότητας των ειδών. Συμβατικές μετρήσεις όπως η 
απλοτυπική ποικιλομορφία (Li 1997) μπορούν ενδεχομένως να παράσχουν χρήσιμες 
πληροφορίες στο θέμα αυτό. Επιπλέον, με τη συσσώρευση μεγάλου αριθμού αλληλουχιών 
barcode και παράπλευρων βοηθητικών πληροφοριών,  όπως οικολογικά και γεωγραφικά 
δεδομένα, είναι σημαντικό να διερευνηθεί το είδος των ερωτημάτων που μπορούν να 
αντιμετωπίσουν τα δεδομένα barcode. Για παράδειγμα, η συνέχεια του βιότοπου σε 
συνάρτηση με τη γενετική δομή των ειδών, μέσα σε μια ταξινομική ομάδα ή σε μια 
γεωγραφική περιοχή, θα μπορούσε δυνητικά να μελετηθεί με την επέκταση και της 
δειγματοληψίας των ατόμων, αλλά και την αύξηση των γενετικών δεικτών. 
 
Η στρατηγική αξία του DNA και η αρχειοθέτηση ιστών  
Το DNA barcoding απαιτεί τη συλλογή των δειγμάτων ιστού και την επακόλουθη 
απομόνωση και αρχειοθέτηση των γονιδιωματικών DNA. Αυτά τα αρχειοθετημένα δείγματα 
μπορεί να λειτουργήσουν ως χρήσιμη πηγή άντλησης πληροφοριών για μελέτες 
φυλογένεσης, πληθυσμιακής γενετικής και φυλογεωγραφίας. Δειγματοληψία, 
αρχειοθέτηση και απομόνωση του DNA αποτελούν ένα σημαντικό κόστος για κάθε μοριακή 
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μελέτη. Τεχνολογικές εξελίξεις, όπως η ενίσχυση με PCR ολόκληρου του γονιδιώματος  
(Hawkins et al. 2002), ή της αλληλούχησης με σύνθεση (Margulies et al. 2005), οι οποίες 
απαιτούν μικρές ποσότητες γενετικού υλικού για ανάλυση, μπορούν ενδεχομένως να 
διευκολύνουν ακόμη ευρύτερες εφαρμογές γονιδιωματικής στο γενετικό υλικό που έχει 
συγκεντρωθεί για μελέτες στο DNA barcode. 
 
Τελικές παρατηρήσεις 
Εν ολίγοις, το σύνολο των μεθοδολογιών και των αναλύσεων του barcoding DNA είναι 
έτοιμο να συμβάλει στην ταξινομική έρευνα και την πληθυσμιακή γενετική και 
φυλογενετική. Στην ταξινομία, το DNA barcoding μπορεί να χρησιμοποιηθεί για τη 
ταυτοποίηση ρουτίνας των δειγμάτων και μπορεί επίσης να επισημάνει άτυπα δείγματα για 
περαιτέρω συνολική ταξινομική έρευνα. 
Σε φυλογενετικές μελέτες, το barcoding DNA μπορεί να αποτελέσει το σημείο εκκίνησης 
για τη βέλτιστη επιλογή των ταξινομικών μονάδων και οι αλληλουχίες barcode μπορούν να 
προστεθούν στο σύνολο των δεδομένων για τις φυλογενετικές αναλύσεις. Σε έρευνες 
πληθυσμιακής γενετικής, τα DNA barcodes μπορούν να παρέχουν μια πρώτη ένδειξη της 
έκτασης και της φύσης των αποκλίσεων του πληθυσμού που θα διευκολύνει τη συγκριτική 
μελέτη της ποικιλομορφίας των πληθυσμών σε πολλά είδη. Με βάση τις πρόσφατες 
εξελίξεις, αναμένουμε ότι οι πληροφορίες στις βάσεις δεδομένων barcode θα αυξηθούν 
ταχύτατα -σε μερικές εγκαταστάσεις ήδη επεξεργάζονται περισσότερα από 100000 άτομα 
ανά έτος. Κατά συνέπεια, οι Διεθνείς Βάσεις Δεδομένων νουκλεοτιδικών αλληλουχιών 
(INSD: GenBank, EMBL, και DDBJ) έχουν υιοθετήσει μια μοναδική λέξη-κλειδί αναγνώρισης 
(BARCODE) να την καταχώρηση τυπικών αλληλουχιών barcode που καθορίζονται από την 
επιστημονική κοινότητα (δηλαδή της σύμπραξης CBOL). 
Η εισαγωγή του barcoding DNA είναι μια φυσική προσθήκη στη μετα-γονιδιωματική 
«εποχή», κατά την οποία η αλληλούχηση ολόκληρου του γονιδιώματος απέφερε τεράστιες 
ποσότητες πληροφοριών από έναν περιορισμένο αριθμό ειδών. Τα DNA barcodes μπορούν 
να βοηθήσουν να διευρύνουμε τις γνώσεις μας με τη διερεύνηση πολλών άλλων ειδών 
γρήγορα και ανέξοδα. Τα αποτελέσματα που προκύπτουν από τις μελέτες DNA barcoding 
μπορούν στη συνέχεια να μας βοηθήσουν να εντοπίσουμε τα είδη που είναι αρκετά 
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